Методы машинного обучения для предсказания успешности терапии при переносе  данных с клеточных культур на онкологических больных by Борисов Николай Михайлович & Ткачев Виктор  Сергеевич
 V МЕЖДУНАРОДНАЯ КОНФЕРЕНЦИЯ “ПОСТГЕНОМ’2018” 
В ПОИСКАХ МОДЕЛЕЙ ПЕРСОНАЛИЗИРОВАННОЙ МЕДИЦИНЫ 
Казань                                               29 октября – 2 ноября 2018 
 
 
91 
УДК 573.2  
МЕТОДЫ МАШИННОГО ОБУЧЕНИЯ ДЛЯ ПРЕДСКАЗАНИЯ УСПЕШНОСТИ ТЕРАПИИ 
ПРИ ПЕРЕНОСЕ ДАННЫХ С КЛЕТОЧНЫХ КУЛЬТУР НА ОНКОЛОГИЧЕСКИХ БОЛЬНЫХ 
Н.М.Борисов1,2, В.C.Ткачев3 
1ООО «Онкобокс»; 2Первый Московский государственный медицинский университет 
им. И.М. Сеченова, Москва, Россия; 3OmicsWay Corp., Walnut, CA, США 
Появление таргетных и иммунотерапевтических препаратов привело к значительным достиже-
ниям в терапии онкологических заболеваний. Однако несмотря на это значительная часть пациентов не 
демонстрирует объективный клинический ответ на данные препараты. Более того, даже в случаях нали-
чия диагностических клинически релевантных мутаций, пациент не всегда отвечает на лечение. Таким 
образом, задача персонализированной онкодиагностики остаётся в настоящий момент нерешенной. 
Методы машинного обучения, уже совершившие революцию в различных областях, имеют лишь огра-
ниченное применение в персонализированной онкодиагностике. Это связано с тем, что несмотря на зна-
чительный массив опубликованных молекулярно-генетических данных онкопациентов, чаще всего эти 
данные не сопровождаются информацией о статусе ответа на терапию. При этом имеющихся в литера-
туре молекулярно-генетических данных от пациентов с известным статусом ответа на терапию, явно не-
достаточно для создания достоверных классификаторов, основанных на классических методах машинно-
го обучения. Для решения этой проблемы мы разработали алгоритм FloWPS (от англ. FLOating Window 
Projective Separator) – модификацию метода опорных векторов, позволяющую избежать экстраполяции 
и предоставляющую возможность в качестве обучающей выборки использовать молекулярно-
генетические данные раковых клеточных линий, подвергшимся воздействию противоопухолевых препа-
ратов. Производительность данного метода была протестирована на наборе данных Genomics of Drug 
Sensitivity in Cancer (www.cancerrxgene.org), содержащем информацию об устойчивости клеточных линий 
к различным противоопухолевым таргетным препаратам. Нам удалось показать значительное преиму-
щество данного метода в сравнении с классическим методом опорных векторов для разделения ответ-
чиков от неответчиков при нескольких видах рака. Универсальность данного алгоритма позволит в пер-
спективе использовать в качестве обучающей выборки онкопациентов с известным статусом ответа на 
терапию, когда эти данные будут опубликованы в достаточном количестве. Это позволит применить ме-
тоды машинного обучения в персонализированной онкодиагностике. 
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